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論 文 内 容 要 旨
第1章 緒 言
オ ピンデ ヒ ドロゲナーゼ(OpDHs)は 、ア ミノ酸 と ピル ビ ン酸 を基質 と し、NADH
を補酵素 として オ ピン類 を生合成す る酸化還元酵素で ある。ア ミノ酸基質特 異性か らオ
ク トピンデ ヒ ドロゲナーゼ(OcDH)、 アラノピンデ ヒ ドロゲナーゼ(AIDH)、 ス トロン
ビ ンデ ヒ ドロゲナーゼ(StDH)、 タウロピンデ ヒ ドロゲナーゼ(TaDH)お よび β一ア ラ
ノ ピンデ ヒ ドロゲナーゼ(B・ADH)の5種 類 に分類 されている。OpDHsは これ まで の
研究 によ り脊椎動物 の乳酸デ ヒ ドロゲナーゼ(LDH)と 同義 的役割、す なわち嫌気 的環
境下でのエネルギー産生 に重要な役割 を持 って いるとされてお り、嫌気環境 に曝 した後
や 激 しい運 動をさせた後 にオ ピン量 が増加す るといった間接的証明は されて いるが 、遺
伝 子操作 による直接的な証拠は得 られていない。 また、OpDHsは 各種 無脊椎 動物 に広
く分布 し、一部については酵素化学的性質 も明 らかにされて いるが、ア ミノ酸 配列な ど
の分子構造 について はほとんど知 られていない。
本研 究では、まず、OpDHsのcDNA解 析 によ り一次構造であるアミ ノ酸配 列情報 を
明 らかにす ることを目的とした。同時 に、得 られた配列情報を基 に大腸菌で の発現 を試
み 、本酵素のア ミノ酸基質特 異性 を明 らか にする こと、すなわちOpDHsの 特定 を試み
た。次 に、本研究で得 られたcDNA配 列および推定 アミノ酸配列 を、これ まで に解明 さ
れ て いる他 の生物種 におけるOpDHsのcDNA配 列および推定 アミノ酸配列 と比較 し、
相 同性 や分子進化 について検討 した。最後 に、嫌気環現 ・最少培地 では増殖 で きな い変
異大腸菌 に本酵素の遺伝子 を導入す ることで本酵素の生理機能 の解明 を試み た。
第2章 オ ピンデ ヒ ドロゲナーゼ のcDNA解 析および発現
セ グロイソメ体壁筋、エゾアワビ貝殻筋、ホタテガイ閉殻筋、ウバガイ閉殻筋、およ
びハ マグ リ閉殻筋の5種 のcDNA解 析 を行い、その配列 を基に大腸菌で の発現 を試みた。
cDNA解 析 の際 に、内部配列決定のための汎 用プ ライマーの設計を試 みた。
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先ず内部配列の解析 を行 い、決定 された配列を基 に したプライマー を用いた5'お よび
3'.RACEに よ り両端の配列 を解析 し、それ らを繋 ぎ合わせる ことで全配列 を決定 した。
解 析 され た配列 を検 証 し、発現ベ クター を構築す るため、全 コー ド領域 を含 む断片 を
PCRで 増幅 し、サブクロー ニングした。
解析 された配列はセ グロイソメ、エゾア ワビ、ホタテガイ、ウバ ガイ、お よびハ マグ
リでそれぞ れ1428、1430、1278、1377お よび1471塩 基であ り、1191、1215、1200、1227、
および1230塩 基のコー ド領域が あ り397、405、400、409、 お よび410ア ミノ酸 をコー
ドしていると推定 された(図1一 図5)。 ハ マグ リにお いては複数 の核酸 配列が解析 され、
推定 ア ミノ酸配列 も変化する ことか らアイ ソザイムの存在が示 唆された(図5)。
内部配列決定のため に設計 した プライマーODH-9Fお よびODH-11R(表1)の 組 み合
わせでPCRを 実行 した ところ、試みた全ての種 において 目的断片 の増幅が確認 された
(図6)。 本 プライマーセ ッ トは他の多 くの種で も利用可能で ある ことが確認 され 、汎
用 プライ マー として今後 のOpDHsの 研究発展に大 きく寄 与す るもの と考 える。
解析 された配列を基 に大腸菌で の発現 を試みた結果 、発現量 に差はある ものの、ハ マ
グ リ以外の全ての種 にお いて活性 を持っOpDHsの 発現 に成功 した(表2)。 発現 には
pTV118Nの ベ クター、およびJM109株 とFMJ39株 の大腸菌株 を用 いた。JM109株 は一
般 的な大腸菌株であ り、FMJ39株 は乳酸デ ヒ ドロゲナーゼ(1actatedehydrogenase、LDH)
お よび ピル ビン酸 ギ酸 リアーゼ(pymvateformatelyase、pFL)欠 損株 で嫌気環境 ・最少
培地で増殖す る ことが出来な い。FMJ39株 を用 いた理 由は、大腸 菌由来 のLDHが 後 の
活性測定や精製 にお いて妨害物 となる と考 えたのでLDH遺 伝子 を持たな いFMJ39株 の
利用が効果的だ と考 えたか らである。
セ グロイ ソメ由来 の酵素は粗抽出物で タウリンを基質 と して 」M109で 平均180.5ユ ニ
ッ ト、FMJ39で 平均2755ユ ニ ッ トの活性 を得 ることがで きた(表2)。FMJ39の 方が
高 い活性 を得 られるが、ぱ らつきは大 き くなった。エ ゾアワビ由来 の酵素 はタウ リンを
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基質 と してWildtypeで 平均81.5ユ ニ ッ ト、T2A変 異型では平均45.8ユ ニ ッ トの活性が
得 られた。ウバガイ由来 の酵素はアルギニ ンを基質 と してJM109で 平均15.5ユ ニ ッ ト、
FMJ39で 平均45.0ユ ニ ッ トの活性 を得る ことがで きた。セグ ロイ ソメの場合 と同様 、
FMJ39に 高 い活性 が得 られた。 ホタテ ガイ 由来 の酵 素は、 アル ギニ ンを基質 と して
FMJ39で1.2ユ ニ ッ ト程度 の活性 しか得 られなかった。活性 が弱 く発現法の改良が必要
で あるが、基質のア ミノ酸および ピル ビン酸 を加えな い条件での値 との差 を考慮すると、
本酵素 はアルギニ ンを基質 とす るOcDHの 可能性が 高いと考え られ る。ハマグ リでも発
現 を試みたが、活性 をもっ酵素 の発現 には至 って いな い。
大腸菌 での発現によ り酵素の基質特 異性 つま りOpDHsの 種類 を明 らか にする ことが
可能 とな り、セ グロイ ソメおよびエ ゾアワビのOpDHsをThDHと 、ホタテガイおよび
ウバ ガイのOpDHsをOcDHと 確定 した。セ グロイソ・メ由来 の 馳DHを 完全精製 し(図
6)、 アミノ酸基質特異 性 を明 らか に した(表3)。 そ の結果、タウ リンに非常 に特異的
な酵素であることが明 らか とな り、 この性 質は天然物 由来 の酵素 とほぼ同様であった。
エ ゾア ワビは60%飽 和硫 酸ア ンモニウム塩析の上清 を80%飽 和に して遠心分離にか け
た沈殿 を透析 して得 た部分精製物で活 性 を測定 した(表4)。 この処理 によりJM109株
にお いて も基質と して のア ミノ酸 を加 えない条件で のNADHのNAD+へ の酸化、すな
わ ちLDH様 活性が な くな ることが確 認された。相対活性 を調べ た結果、アラニンに対
して天然型で5.3%、T2A変 異型で4.8%の 相対活性 を示 し、有意な差が認め られた。こ
の性質 は二 番目のア ミ ノ酸 の違 いで あ り、N末 端側 のア ミノ酸が基質特 異性に影響を与
える可能性が示唆 された。ウバガイで もエ ゾア ワビと同様 に硫安分画 を行 って活性を測
定 した(表5)。JM109株 お よびFMJ39株 で発現 させ たウバガイOcDHは リジンに対 し
て、それぞれ3.8%お よび3コ%の 相対活性 を示 した。それ以外 のア ミノ酸では活性 は認
め られず、アルギニ ンに対す る基質特 異性 の高い酵素であった。
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第3章 オ ピンデ ヒ ドロゲナーゼ の分子 進化
これ まで 知 られている5種 類のOpDHsは 、基質 とす るアミノ酸の種類や基質特異性
の高さな ど酵素的性質がそれぞれ異 な って いる。そ こで、これまで に解明 されている海
産無脊椎 動物OpDHsのcDNA配 列お よび推定 アミノ酸配列を比較検討 し、構造的特徴
を探る とともに、系統樹 を作製 し、OpDHsの 分子進化が従来の形態および解剖学的系
統分類 に沿 うのか 、もしくは基質特 異性 によって分類 され るのか検討 した。
推定 アミ ノ酸配列の多重 アライ メ ン ト(図8)は 、全体 的に変異に富んでいるが、配
列が非常 によ く保存 され た部分が全体 に散 らばっていることか ら、これ らの酵素が同 じ
酵素 ファミ リー に属 して いると考え られる。この保 存性 の高 い部分は酵素 と して重要 な
役割 を果 た していると思われる。 中で も、GGGNXAの 配列(図8の18.23残 基)は 、
脱水 素酵 素にお けるNADH、FADHお よ びNADPHと いったジヌクレオチ ドの結合 に関
与す る部分 の共通配列GXGXXGIAと 対応 してお り、.本酵 素において も補酵 素NADH
の結合 に関与 している部分で ある と考 え られ る。他 のNADHな どジヌク レオチ ドを補
酵素 とす る脱水素酵 素で は、アラニ ンの部分 はグリシンである ことが多いが 、海産無脊
椎動物 のOpDHsで はア ラニ ンで ある ことが一つの特徴で ある と考え られ る。
核酸配列相 同性(表6右 上)は 、50%前 後 の値が多 く見 られた。しか し、腹足綱同士
や マルス ダ レガイ 目同士 では61%と やや 高 くなった。イカ綱 同士やイタヤガイ科 同士
で は80%を 超 える更 に高 い値 とな ってお り、近縁 にな るにつれて値が高 くな っていた。
二枚貝綱 では変 異が多 く起 こってお り、特 にハマグ リ(Mlu-1お よびMlu-2)は 同 目の
ウバガイ と61%の 相 同性 を示す ものの 同綱 のヨー ロッパホタテガイ とは21、2%と 非常
に低 い値 を示 した。 しか し、ホタテガイ とは45%の 標準 的な相同性 を示 した。
アミノ酸配列相 同性(表6左 下)は40%前 後 の値が多 く見 られた。 ここで も腹足綱
同士では61%、 マル スダ レガイ 目同士 で も57%と やや高 くな り、イカ綱 同士やイタヤ
ガイ科 同士 では90%前 後 の非常 に高 い値 とな ってお り、近縁 になるにつれ て値が高 く
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な って いた。
OpDHs遺 伝情報か ら作成 した系統樹(図9)は 、アミ ノ酸基質特異性 によるクラス タ
ー(OpDHs毎 のクラスター)を 形成 する ことはな く、曲体亜門 に属するイカ綱 と腹 足
綱 が直体亜門 に属す る二枚貝綱 よ りも小 さな クラスター に収 まるな ど、形態学的および





大腸菌FMJ39株 はLDHお よびPFLの 欠損株であ り、嫌気環境 ・最少培地で増殖が出
来ないが、PFLの み欠損の場合は、LDHがNAD+の 供給者として働 くと考えられるため、
培地への酢酸塩 の添加で増殖演可能 となる。ウバガイ由来OcDH遺 伝子を導入 した













本研究で設計 した共通プライマーODH-9Fお よびODH41Rに よる内部配列 の解析 を
足がか りとす る方法 は、多 くの種でOpDHsのcDNA解 析 を可能 に した。さ らに、 この
方 法で解析 された配列を基 に大腸菌 で発 現 させ る ことに成功 し、基 質特 異性 すなわ ち
OpDHsの 種類 を明 らかにす る ことが可能 となった。そ の結果 、セ グ ロイソメお よびエ
ゾアワビのOpDHsを 艶DH、 そ してホタテガイお よびウバガイのOpDHsをOcDHと 確
定 した。 このように、動物種 によ り発現 しているOpDHsの 種類 が異 なってお り、その
理 由に興味が持たれた。
推定アミノ酸配列を多重 アライ メン トに供 した結果、全体的に変 異が多 いものの、非
常 に保存性 の高い部分 も散在 し、そ の内の一つは補酵素NADHの 結 合 に関与 して いる
共通配列であると考え られる。
OpDHs遺 伝情報か ら作成 した系統樹 は、 これ までの形態学的およ び解剖学 的解析 に
基づ く系統分類 と一致 していた。OpDHsは 近縁関係 に応 じて変異の程度が大 き く変化
してお り、OpDHsフ ァミリー のcDNA解 析は、未 だ不明な点が多 い系統進化 、 とりわ
け海産軟体動物 間の科および属 レベルで の類縁関係 を明 らかにす るため に役 立つ と考
え られる。
OcDH:遺 伝子の導入によ りFMJ39株 は嫌気環境 ・最少培地 での増殖 能 を再獲 得 した。
OpDHsはLDHと 同様 に嫌気環 境にお けるNAD+の 供給者 と して機能 し、機能 的にLDH
と置 き換 え可能 である ことが示 された。本研 究 によ り、OpDHsの 主な 生理機能 は、嫌
気環境下 にお ける解糖 を維持す るためのNAD+供 給 であ り、嫌気環境 下でのエ ネルギー

























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































図5ハ マグ リOpDHのcDNA配 列お よび推定 アミノ酸配列
「*」は終止コ ドンを示す。異 なる塩基 も解 析 された部分 、お よびそれ によって






















図6各 種 海 産 無 脊 椎 動 物 にお け るODH.9Fお よ びODH-11Rで のPCRに よる 増 幅
矢 印 は 目的 の 断片 を示 して い る。
レー ン1お よび7100bpDNALadder、 レー ン2オr4わ ε〃屠7fco'07、
レー ン3撫'ご θf捨4細c鱈 加 π〃4f・ レー ン4P厩 πρρεc彪πyξ∬oθ澗お・
レー ン5⑫ 融 如 ∫4c加伽 ε鰐臨 レー ン6耽 だ罐1斑or如
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表2粗 抽出物における活性





エ ゾア ワ ビWildtypeJM109Tau㎡ne
エ ゾア ワ ビT2AmutantJM109Tau6ne
s2zse2as
42464847
ウ バ ガ イ 臓ldtypeJM109Arginine16151516















*酵 素 の ユ ニ ッ ト数 は
、5m1の 培 地 の 入 っ た 試 験 管1本 当 た り の 量 で あ る
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図7各 精製段 階 にお ける組換 えセ グ ロイ ソメTaDHの
SDS-PAGE
レー ン1分 子量 マーカー 、
レー ン2粗 酵素液 、
レー ン3ゲ ル濾過 ク ロマ トグラフィー活性画分 、
レー ン4ア フィニ ティー クロマ トグラフィー活性画分 、
レー ン5イ オン交換 クロマ トグ ラフィー活性画分
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QRQGVDLSNVIHMHPYYIGAYPDDISDKSSLYTCINTNAGFKGLTHPCTKTADGKFV琴 輩震霧鐡 鋤 饗
QKPEVDLSGVLHLYDWYLRDHKPYIKDTTSLLTVLQTDTAYDGLVHP擁KETEDGKFV… 灘 綱 磯
QKPELDLPHVE騒LLEWYRQDYRETVKDPTSLLTAMRTNTAYNGLVHP醒KDAGNGKWV藝 灘 零嚢
ACPGNDLSDVKDIYQ町LEYYHEDIQDDHDLYHAITTNKSYKGLV}{PVKTVDGG-VA趨 灘i践 露 準嚢諺




















図8推 定 ア ミノ酸 配列 の多重ア ライメン ト
「*」は全種 で一致す る残基 を示す。保存性の高い部分 は網掛 けで示 して ある。
NADH結 合 に関与 して いる と考 え られ る残基は黒地 に白文字で示 してある。
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表6核 酸(対 角線上側)お よびアミノ酸(対 角線下側)配 列相同性
Taxon Air Hdi For PvePmaSsaMlu-iMlu-2Sof Lvu
147αわε1血 師 ωbr(Air)
H読o～ ま54酌 α瓢 加 朋4∫(Hdi)
Fusitritonoregonensis(For)
Patinopectenyessoensis(Pye)
Pεc孟8川 πα 加 με(Pma)
勘 な〃1434`ん α」'πθπ5'5(Ssa)



































































































































































































































































































図11pTVSsaFMJ39の エ キ ス 成 分 のHPLCク ロマ トグ ラム
(A)標 準 サ ン プル 、(B)pTVSsaFMJ39の エ キ ス 成 分
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論 文 審 査 結 果 要 旨
オ ピンデ ヒ ドロゲナーゼ(OpDHs)は,ア ミノ酸 とピル ビン酸 を基質 とし,NADHを 補酵素 と
してオピン類を生合成する酸化還元酵素である。アミノ酸特異性か らオク トピンデ ヒ ドロゲナーゼ
(OcDH),ア ラノピンデ ヒドロゲナーゼ(AIDH),ス トロンビンデヒ ドロゲナーゼ(StDH),タ ウロ
ピンデヒ ドロゲナーゼ(TaDH)お よび β一アラノピンデヒ ドロゲナーゼ(β一AlDH)に 分類 されている。
OpDHsは これ までの研究により脊椎動物の乳酸デヒ ドロゲナーゼ(LDH)と 同義的役割,す なわち嫌
気的環境下でのエネルギー産生に重要な役割を持っているとされてお り,嫌 気環境に曝 した後や激 し
い運動をさせた後にオピン量が増加するといった間接的証明はされているが,遺 伝子操作による直接
的な証拠は得 られていない。また,オ ピンデヒドロゲナーゼは各種無脊椎動物に広 く分布 し,一 部に
っいては酵素化学的性質も明 らかにされているが,ア ミノ酸配列などの分子構造についてはほとん ど
知 られていない。
本研究で,セ グロイソメ,エ ゾアワビ,ホ タテガイ,ウ バガイおよびハマグリのオピンデ ヒドロゲナー
ゼの完全cDNA配 列解析により一次構造であるアミノ酸配列情報を明らかにした。この際設計 したプ
ライマーの うち,ODH-9Fお よびODH-11Rは 各種無脊椎動物OpDHsのcDNA増 幅が可能で,そ れ
で得られる内部配列の解析 を足がか りとする方法は,多 くの種でOpDHsのcDNA解 析を可能にした。
すなわちODH-9Fお よびODH-11Rは 無脊椎動物OpDHsのcDNA解 析研究で汎用プライマー として
利用できると言える。
OpDHsは それぞれ利用するアミノ酸が異なる(生 成するオピンの種類 も異なる)こ とよ り,cPNA
解析だけではアミノ酸基質特異性(OpDHsの 種類)を 特定することはできない。そのため,解 析 した
配列を基 に大腸菌で発現 させ,実 際に酵素活性を測定 しOpDHsの 種類を特定す る必要がある。本研
究ではいずれのOpDHs遺 伝子の発現も成功 し,セ グロイ ソメおよびエゾアワビのはTaDH, .ホタテガ
イおよびウバガイのはOcDHな どとOpDHsの 種類 を明らかにした。
推定アミノ酸配列を多重アライメン トに供 した結果,全 体的に変異が多いものの,非 常に保存性の
高い部分も散在 し,そ の内の一つは補酵素NADHの 結合に関与 している共通配列であることが示唆 さ
れた。また,OpDHs遺 伝情報か ら作成 した系統樹は,こ れまでの形態学的および解剖学的解析に基づ
く系統分類 と一致 していた。OpDHsは 近縁関係に応 じて変異の程度が大きく変化 してお り,OpDHs
ファミリーのcDNA解 析は,未 だ不明な点が多い系統進化,と りわけ海産軟体動物間の科および属 レ
ベルでの類縁関係を明 らかにするために役立つと考えられた。
ウバガイOpDH遺 伝子 を嫌気環境 ・最少培地で増殖 できない大腸菌H>lJ39株 に導入 した結果,
FMJ39株 が嫌気環境 ・最少培地でも増殖す ることが確認 された。このことは,OpDHsがLDHと 同様
に嫌気環境におけるNAD+の 供給者 として機能 し,機 能的にLDH:と 置き換え可能であることがはじ
めて示 された。本研究により,OpDHsの 主な生理機能は,嫌 気環境下における解糖を維持す るための
NAD+供 給であり,嫌 気環境下でのエネルギー産生に重要な役割を持っていることが直接的に証明さ
れた。
以上のように,本 研究は5種 の海産無脊椎動物においてオピンデ ヒドロゲナーゼのcDNA配 列を明
らかにし,そ れ らの大腸菌での発現に成功 し,そ れ らの相同性や分子進化について解析 し,組 換え大 』
腸菌を用いてその主たる生理機能を明 らかにしたもので,審 査員一同は博士(農 学)の 学位を授与す
るに値すると判定 した。
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